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V00093 1300 bp DNA linear BCT 12-SEP-1993 

B. lichenif ormis structural gene for penicillinase. 

V00093 J01544 J01545 
V00093.1 01:39574 
penicillinase . 
Bacillus lichenif ormis 
Bacillus lichenif ormis 

Bacteria; Firmicutes; Bacillales; Bacillaceae; Bacillus. 
1 (bases 1 to 1300) 

Neugebauer, K. , Sprengel,R. and Schaller,H. 

Penicillinase from Bacillus lichenif ormis : nucleotide sequence of 
the gene and implications for the biosynthesis of a secretory 
protein in a Gram-positive bacterium 
Nucleic Acids Res. 9 (11), 2577-2588 (1981) 
6269055 

Location /Qualifiers 
1. .1300 

/organism=" Bacillus lichenif ormis" 

/mo l_tYpe=" genomic DNA" 

/db_xref ="taxon: 1402" 

266. .1189 

/codon_start=l 

/transl_table=ll 

/product= "penicillinase" 

/protein_id="CAA23431. 1" 

/db_xref="GI: 39575" 

/db_xref="GOA:P00808" 

/db_xref="InterPro:IPR000871" 

/db_xref="InterPro: IPR001466" 

/db_xref="InterPro: IPR012338" 

/db_xref="PDB:lI2S" 

/db_xref="PDB: 1I2W" 

/db_xref="PDB: IMBL" 

/db_xref ="PDB : 2BLM" 

/db_xref ="PDB : 4BLM" 

/db_xref="UniProtKB/Swiss-Prot :P00808" 

/translation="MKLWFSTLKLKKAAAVLLFSCVALAGCANNQTNASQPAEKNEKT 
EMKDDFAKLEEQFDAKLGIFALDTGTNRTVAYRPDERFAFASTIKALTVGVLLQQKSI 

EDLNQRITYTRDDLVNYNPITEKHVDTGMTLKELADASLRYSDNAAQNLILKQIGGPE 
SLKKELRKIGDEVTNPERFE QDTSTARALVTSLRAFALEDKLPSEKR 
ELLIDWMKRNTTGDALIRAC 'GAASYGTRNDIAI IWPPKGDPWLAVL 

SSRDKKDAKYDDKLIAEATKT. IIKALIIUIIGK" 



Query Match 100.0%; 
Best Local Similarity 100.0%; 
Matches 921; Conservative 



Score 921; DB 14; 
Pred. No. 9.2e-297; 
; Mismatches 0; 



Length 1300; 
Indels 0; Gaps 



1 ATGAAATTATGGTTCAGTACTTTAAAACTGAAAAAGGCTGCAGCAGTGTTGCTTTTCTCT 60 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
266 ATGAAATTATGGTTCAGTACTTTAAAACTGAAAAAGGCTGCAGCAGTGTTGCTTTTCTCT 325 

61 TGCGTCGCGCTTGCAGGATGCGCTAACAATCAAACGAATGCCTCGCAACCTGCCGAGAAG 120 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
326 TGCGTCGCGCTTGCAGGATGCGCTAACAATCAAACGAATGCCTCGCAACCTGCCGAGAAG 385 



121 AATGAAAAGACGGAGATGAAAGATGATTTTGCAAAACTTGAGGAACAATTTGATGCAAAA 180 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
386 AATGAAAAGACGGAGATGAAAGATGATTTTGCAAAACTTGAGGAACAATTTGATGCAAAA 445 
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181 CTCGGGATCTTTGCATTGGATACAGGTACAAACCGGACGGTAGCGTATCGGCCGGATGAG 2 40 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
446 CTCGGGATCTTTGCATTGGATACAGGTACAAACCGGACGGTAGCGTATCGGCCGGATGAG 505 

241 CGTTTTGCTTTTGCTTCGACGATTAAGGCTTTAACTGTAGGCGTGCTTTTGCAACAGAAA 300 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
506 CGTTTTGCTTTTGCTTCGACGATTAAGGCTTTAACTGTAGGCGTGCTTTTGCAACAGAAA 565 

301 TCAATAGAAGATCTGAACCAGAGAATAACATATACACGTGATGATCTTGTAAACTACAAC 360 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

56 6 TCAATAGAAGATCTGAACCAGAGAATAACATATACACGTGATGATCTTGTAAACTACAAC 625 

361 CCGATTACGGAAAAGCACGTTGATACGGGAATGACGCTCAAAGAGCTTGCGGATGCTTCG 42 0 

6 26 CCGATTACGGAAAAGCACGTTGATACGGGAATGACGCTCAAAGAGCTTGCGGATGCTTCG 685 

421 CTTCGATATAGTGACAATGCGGCACAGAATCTCATTCTTAAACAAATTGGCGGACCTGAA 4 80 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
686 CTTCGATATAGTGACAATGCGGCACAGAATCTCATTCTTAAACAAATTGGCGGACCTGAA 745 

481 AGTTTGAAAAAGGAACTGAGGAAGATTGGTGATGAGGTTACAAATCCCGAACGATTCGAA 540 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
746 AGTTTGAAAAAGGAACTGAGGAAGATTGGTGATGAGGTTACAAATCCCGAACGATTCGAA 805 

541 CCAGAGTTAAATGAAGTGAATCCGGGTGAAACTCAGGATACCAGTACAGCAAGAGCACTT 600 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
806 CCAGAGTTAAATGAAGTGAATCCGGGTGAAACTCAGGATACCAGTACAGCAAGAGCACTT 86 5 

601 GTCACAAGCCTTCGAGCCTTTGCTCTTGAAGATAAACTTCCAAGTGAAAAACGCGAGCTT 56 0 

I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
866 GTCACAAGCCTTCGAGCCTTTGCTCTTGAAGATAAACTTCCAAGTGAAAAACGCGAGCTT 925 

661 TTAATCGATTGGATGAAACGAAATACCACTGGAGACGCCTTAATCCGTGCCGGTGTGCCG 720 
I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

926 TTAATCGATTGGATGAAACGAAATACCACTGGAGACGCCTTAATCCGTGCCGGTGTGCCG 985 

721 GACGGTTGGGAAGTGGCTGATAAAACTGGAGCGGCATCATATGGAACCCGGAATGACATT 780 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
986 GACGGTTGGGAAGTGGCTGATAAAACTGGAGCGGCATCATATGGAACCCGGAATGACATT 1045 

781 GCCATCATTTGGCCGCCAAAAGGAGATCCTGTCGTTCTTGCAGTATTATCCAGCAGGGAT 840 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
1046 GCCATCATTTGGCCGCCAAAAGGAGATCCTGTCGTTCTTGCAGTATTATCCAGCAGGGAT 1105 

841 AAAAAGGACGCCAAGTATGATGATAAACTTATTGCAGAGGCAACAAAGGTGGTAATGAAA 900 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
1106 AAAAAGGACGCCAAGTATGATGATAAACTTATTGCAGAGGCAACAAAGGTGGTAATGAAA 1165 

901 GCCTTAAACATGAACGGCAAA 921 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
1166 GCCTTAAACATGAACGGCAAA 1186 
-EndFragment — > 
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